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昌 化 江河 谷 隔 离 对 海南 岛 特有 植物 盾 叶 芒 苔 遗传 多 样 性 的 影响 
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(Abstract: Merapetrocosmea peltata (Gesneriaceae) is an endemic species distributed in the middle and southern 
mountainous area of Hainan Island. In this study, we collected 172 M. peltata individuals from 11 natural 
populations, and assessed the genetic diversity and differentiation of this species based on sequence variation of 
intergenic transcribed spacer (ITS) region. In addition, the factors that may impact the level and distribution of 
genetic diversity were explored. The analysis revealed that M. peltata has a high level of genetic diversity at its 
species level (Hr = 0.998, x = 0.0235), however, the gene flow between populations was very weak (Nm = 0.04), 
whereas the genetic differentiation was quite strong (Gsr — 0.375). Most haplotypes of M. peltata were population 
specific, only except for the BM and NM population, which shared a few haplotypes. Mantel test showed that the 
genetic distances between haplotypes were correlated with their geographic distances (correlation index r = 0.322, 
P = 0.010). Structure analysis clustered individuals of M. peltata into six genetic groups, whose geographic 
distribution is largely concordant with the isolation pattern of Hainan mountainous area caused by Changhua River. 
The geographic distribution of genetic clusters was further supported by population cluster analysis based on Nei's 
genetic distance. This study manifests the isolation effect of Changhua River on the distribution of genetic 
diversity of M. peltata. AMOVA showed that 67% genetic variation was partitioned among populations, 
suggesting genetic differentiation of this species was mainly caused by geographic isolation. In conclusion, 
geographic isolation of Hainan mountainous area caused by Changhua River and its tributaries should be the 
driving force for the strong genetic differentiation among M. peltata populations, and also may lead to the high 
genetic diversity detected at the species level of M. peltata. This study not only provides recommendation for 
efficient conservation and utilization of M. peltata, a potential ornamental plant species, but also facilitates the 
understanding of geographic distribution of genetic variation for Hainan Island endemic and other plant species. 
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endemic species 


岛屿 物种 的 分 布 区 通常 比较 狭小 ， 种 群 规模 小 ， 基 因 流 受 岛屿 复杂 地 形 的 影响 而 减弱 或 阻 断 ， 是 研究 
种 群 遗传 分 化 的 理想 材料 ( 王 中 生 等 ,2004)。 岛 屿 的 气候 、 地 形 等 因素 会 影响 种 群 的 大 小 与 分 布 ， 进 而 影响 
其 遗传 多 样 性 与 遗传 结构 (Stuessy@ 国 ， 2014) .海南 岛 具 有 明显 的 地 形 特 征 ,五指山 和 鹦 哥 岭 为 海南 最 高 峰 ， 
以 其 为 中 心 向 外 围 海拔 逐渐 降低 ( 邢 福 武 , 2012)。 昌 化 江 为 海南 第 二 大 河 ， 它 发 源 于 琼 中 空 不 岭 ， 横贯 海 南 
岛 的 中 西部 ， 自 东北 向 西南 流 经 琼 中 五 指 山 ， 在 乐 东 县 转向 西北 ， 经 东方 市 和 昌江 县 向 西 汇 入 北部 湾 ( 周 祖 
Jt, 2015)。 昌 化 江 支 流 众多 ， 将 海南 岛 中 南部 山地 分 割 为 不 连续 的 地 理 区 域 ， 这 种 地 形 特点 对 海南 特有 植 
物 遗 传 多 样 性 和 遗传 分 化 的 影响 目前 并 没有 得 到 深入 研究 。 

苗 茎 茹 科 (Gesneriaceae) 植 物 大 多 具有 独特 的 花形 与 花色 ， 良 好 的 耐 戎 性 ， 观 赏 价值 极 高 ， 因 此 受到 广 
泛 关 注 ( 温 放 , 2008; 代 正 福 和 罗 冠 勇 , 2009; 史 佑 海 等 , 2011)。 中 国 苦 营 划 科 植 物 均 属于 苦 蕊 蔡 亚 科 ， 海 南 
岛 及 其 附近 地 区 是 苦 莒 苦 亚 科 的 多 样 性 热点 地 区 之 一 ( 李 振 宇 和 王 印 政 , 2005; B3, 2010; 许 为 斌 等 ， 
2017)。 海 南 岛 共 有 24 种 苦 曹 苦 亚 科 植 物 ， 其 中 包括 2 个 特有 属 和 S 个 特有 种 ( 含 1 变种 )( 韦 妆 刚 , 2010; H 
福 武 , 2012)。 由 于 昌 化 江 及 其 支流 是 导致 海南 岛 中 南部 山地 彼此 隔离 的 重要 因素 ， 因 此 海南 苦 昔 苦 科 植物 
的 起 源 与 进化 很 可 能 受到 昌 化 江河 谷 以 及 岛屿 地 质 历史 的 影响 ( 王 策 等 , 2015; 凌 少 军 等 , 2017)。 

J& T EE (Metapetrocosmea peltata (Merr. et Chun) W. T. Wang E Ji T E E Gi RUE ES JR, DAPR, 
海南 特有 种 ,通常 生长 在 海拔 400-800 米 的 湿润 岩 壁 上 或 石壁 夹缝 中 ,种 群星 斑 块 分 布 ， 对 生境 要 求 严格 。 
近年 来 由 于 气候 变化 ， 局 部 地 区 干旱 加 剧 ， 溪 流 干 泗 ， 导 致 慎 叶 曹 基部 分 种 群 缩 减 甚至 灭绝 ， 现 已 被 列 入 
Zi fa. UR s CRAB, 2010)。 盾 叶 莒 苦 现 存 种 群 的 遗传 变异 是 否 充足 ? 昌 化 江 引 起 的 海南 岛 中 南部 山地 隔 
离 是 否 影响 了 盾 叶 营 蔡 遗传 变异 的 地 理 分 布 ? 如 何 有 效 地 保护 盾 叶 蕊 苔 的 遗传 多 样 性 ?这 些 问题 尚未 得 到 
解答 。 核糖 体 转录 间隔 区 (ITS) 蔡 换 速 率 快 、 测 序 难度 小 , 常用 于 近 缘 类 群 的 系统 发 育 与 种 群 遗传 学 研究 ( 段 
义 忠 等 ,2010; 王 晓 雄 等 , 2011)。 本 文选 用 ITS 标记 分 析 海 南 特 有 种 盾 叶 苔 苔 的 种 群 遗 传 多 样 性 与 遗传 结构 ， 
探究 海南 岛 地 理 格局 对 盾 叶 蔚 苔 种 群 遗 传 变异 水 平 与 空间 分 布 的 影响 ， 为 海南 特有 种 的 起 源 、 进 化 和 保育 


提供 理论 洞察 。 


1. 材料 与 方法 


1.1 实验 材料 

本 研究 采集 了 盾 叶 茎 谷 11 个 种 群 共 172 份 样本 ,采样 点 覆盖 该 种 在 海南 岛 的 主要 分 布地 点 ( 韦 谢 刚 ， 
2010)。 时 外 采集 生长 良好 ， 无 病 斑 的 幼 叶 ， 用 硅胶 快速 干燥 后 带 回 实验 室 ， 每 种 群 采集 11-21 个 体 ( 表 1)。 
昌 化 江 及 其 支流 将 这 11 个 种 群 分 割 在 3 块 不 连续 的 区 域 中 ， 其 中 猕猴 岭 OX)、 鹦 哥 岭 (YG)、 霸 王 岭 (BW)、 
南 高 岭 (NG) 与 歼 母 山 (LM) 种 群 位 于 昌 化 江 以 北 侧 , 尖峰 岭 (JF) 与 仙 安 石 林 (XA) 种 群 大 体位 于 昌 化 江 的 西南 ， 
其 余 种 群 分 布 在 昌 化 江 的 东南 。 同 侧 种 群 被 沟谷 与 河流 进一步 分 割 (图 1)。 


表 1 盾 叶 童 苦 种 群 的 采样 信息 、 变 异 位 点 数 、 单 倍 型 、 单 倍 型 多 样 性 和 核 背 酸 多 样 性 
Table 1 Sampling location, number of polymorphic sites, haplotypes, haplotype diversity and nucleotide diversity 


for each Metapetrocosmea peltata population. 


采样 地 点 ”种 群 编号 ”样本 数量 经 纬度 海拔 变异 位 点 个 数 (百分比 %) 单 倍 型 及 数量 单 倍 型 多 样 性 “” 核 音 酸 多 
~ Location Population Sample Longitude(E)/ Altitude No. of polymorphic sites Haplotype (number) Ha 样 性 
code size Latitude(?^N) (m) (Percentage 96) T 
LM 11 109°44'/19°10' 900 4(0.62) H1(5), H2(5), H3(1) 0.636 3 0.001 5 
BW 14 109°09'/19°07' 1013 2(0.31) H4(4), H5(7), H6(2), H7(1) 0.692 3 0.001 4 
NG 21 109?19'/19*10' 600—750 0(0.00) H8(21) 0.000 0 0.000 0 
: - mE JX 14 109°08'/18°53' 700~ 800 2(0.31) H9(9), H10(2), H11(3) 0.5604 0.0013 
| Gu Houmi 
gp YG 21 109?33'/19903' 700~ 1000 1(0.15) H12(16), H13(5) 0.3810 0.000 6 
Mt. Yingge 
尖峰 岭 JF 20 108?52'/18?46' 900— 1100 4(0.62) H14(10), H15(3), H16(1), H17(5), 0.694 7 0.001 7 
Mt. Jianfeng H18(1) 
仙 安 石林 XA 12 109?26'/18?35' 679 5(0.77) H19(3), H20(1), H21(4), H22(2), 0.848 5 0.003 1 
Mt. Xian' an H23(1) ,H24(1) 
白马 岭 BM 11 110°12'/19°04' 450—700 6(0.92) H25(3), H26(1), H27(1), H28(2), 0.909 1 0.004 6 
Mt. Baima H29(1), H30(1), H31(2) 
[pi NM 17 110?06'/19*01' 600—870 5(0.77) H26(1), H30(7), H31(4), H32(4), 0.7574 0.002 3 


Mt. Nanmao H33(1) 


七 仙 岭 QX 17 109?41'718?42' 417~590 6(0.92) H34(6), H35(3), H36(2), H37(1), 0.786 8 0.004 2 
Mt. Qixian H38(5) 

五 指 山 WZ 14 109?41'/18?53' 800—— 1530 3(0.46) H39(9), H40(1), H41(2), H42(2) 0.5824 0.001 5 
Mt. Wuzhi 
总 计 Total 一 172 - - 64(9.89) - 0.958 0 0.023 5 


1.2 DNA 提取 和 PCR 扩 增 、 测 序 

采用 改良 CTAB 法 (Doyle, 1990) 从 硅胶 干燥 的 叶片 中 提取 总 DNA 。 由 通用 引物 ITS4(5* 
TCCTCCGCTTATTGATATGC 3’) 和 ITS HP(55 GGAAGGAGAAGTCGTAACAAGG 3^)(White et al., 1990) 扩 
增 盾 叶 曹 营 的 ITS 片段 。 

PCR 扩 增 体系 为 25 uL, 包括 17 uL 去 离子 水 ，2.5 pL 10x 缓 冲 液 ，0.5 uL 10 mM dNTps; 5 uM 引物 各 
0.5 uL, 1 uL DNA 模板 和 0.5 uL 5 U/uL Taq 酶 。 ITS 片段 扩 增 程序 为 : 94C 预 变性 4 min; 94C 变 性 1 min, 
SC 退火 40s，72C 延 伸 1min， 循 环 36 次 ， 最 后 72C 延 伸 10 mine PCR 产物 经 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 检测 后 送 
广州 天 一 辉 远 生物 科技 有 限 公司 测序 。 
1.3 数据 分 析 
— 用 ContigExpress 2014 对 测序 结果 手工 校正 ， 然 后 通过 MEGA 6.0 (Kumar et al., 2008) 程 序 构建 序列 比 
c 对 。 用 DnaSP 5.1 (Librado & Rozas, 2009) 确 定单 倍 型 ， 并 计算 单 倍 型 多 样 性 (GD)、 核 昔 酸 多 样 性 四、 种 群 
O) 间 平 均 基因 流 (Nm) 和 居 群 间 遗 传 分 化 系数 (Fst)。 采 用 PERMUT (Pons & Petit, 1996) 软 件 计算 种 群 内 平均 遗 
jr 传 多 样 性 (Hs)、 物 种 水 平 总 遗传 变异 (HT)， 以 及 遗传 分 化 系数 (Gst 和 Nse Gsr 只 考虑 单 倍 型 的 频率 ， 而 
EN Nst 考虑 了 单 倍 型 的 频率 和 序列 差异 (Raymond & Rousset, 1995)。Nst 大 于 Gsr 通常 表明 种 群 存在 谱系 地 理 

结构 ， 其 显著 性 通过 1000 次 置换 进行 检验 。 使 用 GenAIEx 6.5 (Peakall & Smouse, 2012) 进 行 AMOVA 

-l (Analysis of Molecular Variance) 分 析 ， 将 总 遗传 变异 在 种 群 内 、 种 群 间 与 地 区 间 三 个 层次 上 进行 剖 分 。 用 
"n Mantel 检验 (Mantel, 1967) EJE WEE Er PEREXAL PER Bx E; Hh ERR P7 [RIBSAHOS TE, 38 10000 次 随机 重复 检 
c 验 显 著 性 。 采 用 Network 5.0 (Bandelt, 1999) 的 中 点 连接 法 (Median-joining networks) Ji Et £r 11 个 种 群 构 
c 建 单 倍 型 网 络 图 。 种 群 遗 传 结构 用 Structure 2.3.4 分 析 ，MCMC 链 起 始 的 105 世代 不 计 入 似 然 值 计算 ， 随 
后 重复 抽样 105 世 代 。 天 代表 遗传 成 分 的 种 数 ， 其 取 值 范围 设置 为 1-11， 对 于 每 个 玉 重 复 10 次 聚 类 分 析 ， 
将 10 次 运算 的 平均 似 然 值 作为 每 个 天 的 似 然 值 。 聚 类 模型 假定 种 群 可 以 混合 ， 并 且 等 位 基因 频率 是 相关 
的 (Pritchard et al., 2000)。 使 用 Structure Harvester 进行 DeltaK 作 图 分 析 ， 以 确定 最 优 玉 值 ， 即 最 可 能 的 遗 
传 成 分 的 数目 (Evanno et al., 2005). 。 将 Structure 输出 结果 上 传 至 CLUMPAK server 绘制 遗传 结构 图 
(Jakobsson & Rosenberg, 2007)。 基 于 Nei 遗传 距离 使 用 MEGA 6.0 中 的 邻接 法 构建 盾 叶 苔 苔 地 理 种 群 的 聚 
类 关系 图 (Tamura et al., 2013)。 


n 
LH 


图 1 盾 叶童 苔 种 群 单 倍 型 的 组 成 与 地 理 分 布 。 
Fig.1 The constitution and geographical distribution of haplotypes of studied M. peltata populations. 


2. 结果 


2.1 序列 变异 

比 对 后 ITS 序列 的 长 度 为 647 bp， 一 共 检 测 到 64 个 变异 位 点 ， 包 括 7 个 碱 基 插 入 缺失 突变 。 种 群 BM 
和 QX 的 变异 位 点 比例 最 高 ， 为 0.92%; 种 群 NG 的 ITS 序列 没有 变异 ; 其余 种 群 的 变异 位 点 比例 在 
0.15-0.77% 之 间 ( 表 1). 
2.2 单 倍 型 多 样 性 与 地 理 分 布 

基于 ITS 序列 共 发 现 42 个 单 倍 型 ， 盾 叶童 苦 种 群 的 单 倍 型 个 数 从 1 到 7 不 等 ( 表 1)。 大 部 分 种 群 拥 有 
独特 的 单 倍 型 ， 只 有 地 理 距 离 较 近 的 种 群 BM 和 NM 共享 了 单 倍 型 H28、H30 和 H31. JEE SPRER 
倍 型 多 样 性 较 高 ， 除 种 群 NG 仅 有 一 种 单 倍 型 外 ， 其 余 种 群 均 有 两 种 以 上 的 单 倍 型 ， 单 倍 型 多 样 性 在 
0.3810-0.9091 之 间 。 

盾 叶 营 苔 的 单 倍 型 网 络 具 有 清晰 的 地 理 结构 。 不 同 种 群 的 单 倍 型 在 网 络 图 上 处 于 相对 独立 的 位 置 ， 地 
理 距离 近 的 种 群 其 单 倍 型 的 遗传 距离 也 较 近 (图 2)。 根 据 单 倍 型 网 络 可 以 大 致 将 盾 叶 营 苔 的 11 个 采样 种 群 
划分 为 6 组 .分别 是 1:YG; :JX; II:NG 与 BW; IV: LM; V:JF 5E XA; VE: BM、NM、QX 与 WZ( 图 
2)。 组 内 单 倍 型 的 遗传 距离 (0.004 士 0.003， 远 小 于 组 间 单 倍 型 的 遗传 距离 (0.026 + 0.006)。 


图 2 基于 ITS 序列 构建 的 盾 叶 曹 昔 单 倍 型 网 络 图 。 


Fig.2 M. peltata haplotype network constructed based on ITS sequence variation. 

2.3 种 群 遗 传 结构 与 遗传 分 化 

Delta K RIRI K = 6 时 Delta K 取得 最 大 值 (图 3: A). EEG 6 种 遗传 成 分 的 地 理 分 布 与 基 
于 单 倍 型 网 络 划分 的 6 组 种 群 完全 对 应 (图 3: B)。 位 于 昌 化 江 以 北 的 5 个 种 群 ， 除 BW 与 NG 共享 同一 成 
分 IID， 其 余 种 群 均 由 独特 遗传 成 分 构成 。 位 于 昌 化 江西 侧 及 南 侧 的 JF 与 XA 由 成 分 V 构成 ， 而 位 于 昌 化 
江东 南 的 4 个 种 群 (QX、WZ、NM 与 BM) 由 成 分 VI 构成 (图 3: B). iX 6 种 遗传 成 分 的 地 理 分 布 与 海南 岛 
中 南部 山地 的 隔离 样式 基本 吻合 (图 1)。 盾 叶 蕊 苔 种 群 聚 类 分 析 结 果 与 单 倍 型 网 络 图 和 Structure 分 析 结果 
一 致 。 相 同 遗 传 成 分 的 种 群 首先 聚 为 单 系 进化 文 。 昌 化 江东 南 侧 4 个 种 群 构成 的 进化 支 与 其 余 种 群 的 遗传 
距离 较 远 ， 分 布 在 昌 化 江北 侧 和 西南 的 种 群 则 构成 另 一 进化 支 (图 4)。 种 群 YG 和 西南 部 的 JF KA RE 
起 ， 而 位 于 昌 化 江 以 北 的 种 群 多 X、BW、NG 与 LM 构成 一 单 系 ， 其 单 倍 型 彼此 遗传 距离 较 小 (图 2)。 


图 3 (a) 不 同居 值 的 DeltaK 变化 图 ; (b) K= 6 对 应 的 Structure 结果 图 。 
Fig. 3 (a) DeltaK plotting; (b) Distribution of cluster memberships at population level when K —6. 


图 4 基于 Nei 遗传 距离 构建 的 盾 叶 蔡 蔡 种 群 聚 类 关系 图 。 


Fig. 4 Population tree based on Nei's genetic distance to illustrate the relationship among 11 populations of M. 


peltata. 


将 上 述 6 种 遗传 成 分 所 在 种 群 的 地 理 分 布 区 作为 地 区 层次 进行 AMOVA 分 析 。 结 果 显 示 地 区 间 、 种 群 
间 与 种 群 内 的 遗传 变异 分 别 占 总 变异 量 的 67%、27% 和 696, 揭示 盾 叶 营 苔 的 遗传 变异 主要 来 源 于 不 同 地 区 
种 群 的 遗传 差异 ( 表 2). DnaSP 估计 种 群 间 的 平均 基因 流 Na = 0.04， 种 群 间 遗 传 分 化 系数 Fsr = 0.8. Mantel 
test 显示 地 理 距 离 和 遗传 距离 存在 一 定 相关 性 (相关 性 系数 >= 0.322, P = 0.010)。 基 于 单 倍 型 计算 的 盾 叶 昔 
苔 总 遗传 多 样 性 Hr = 0.998 (+ 0.0121)， 种 群 内 平均 遗传 多 样 性 Hs = 0.624 (+ 0.0768)， 而 基于 DNA 序列 计 
算 的 盾 叶 营 苔 物种 水 平 核 疹 酸 多 样 性 x = 0.0235， 单 种 群 核 芽 酸 多 样 性 在 0-0.0046 之 间 ， 远 低 于 物种 水 平 
的 遗传 多 样 性 。 度 量 种 群 遗传 分 化 的 指数 Gsr 和 Nsr 分 别 为 0.375 (+ 0.0781) 和 0.933 (+ 0.0152), Nsr 显著 大 
于 Gsr (P < 0.001). 


dE 2 JEES AMOVA 分 析 结 果 。 
Table 2 Results of analyses of molecular variance (AMOVA) for M. peltata. 


变异 来 源 BE ”平方 和 均 方 估 测 变异 百分比 (%) P 
Source of variation df SS MS Estimated Variation Percentage P value 
HEX Ta] * 

5 1129.178 225.836 6.758 67% 0.001 
Among Regions 
种 群 间 

3 209.993 41.999 2.739 27 % 0.001 
Among Populations 
种 群 内 

161 90.899 0.565 0.565 6% 0.001 
Within Populations 
总 计 

T 171 1430.070  - 10.062 100% 
> Total 


iE: "Ul Structure 分 析 确 定 的 6 种 遗传 成 分 所 在 地 区 作为 地 区 层次 进行 AMOVA 分 析 。 


Note: “AMOVA analysis was carried out at the regional level with the six genetic components identified by Structure analysis. 
3. 讨论 


O ”3.1 海南 岛 地 理 隔离 对 盾 叶 莒 苦 遗 传 变异 空间 分 布 的 影响 
昌 化 江河 谷 将 海南 岛 中 南部 山地 分 割 ,形成 山地 内 部 彼此 隔离 的 地 理 格 局 (图 1)。 隔离 将 减弱 甚至 阻 断 
c 基因 交流 ， 是 种 群 遗传 分 化 的 主要 原因 (Slatkin, 1987; Ouborg, 1999; Manel et al., 2003)。 通 常 Gsr > 0.25 HII 
N 表明 种 群 间 有 很 强 的 遗传 分 化 (Buso et al., 1998)。 盾 叶 莒 苦 的 Gsr= 0.375， 显 示 不 同 地 理 种 群 存在 强烈 的 遗 
传 分 化 。 基 因 流 可 以 降低 种 群 分 化 , 但 如 果 基 因 流 较 弱 (Na < 1) 则 不 能 抵挡 由 隔离 引起 的 种 群 趋 异 (Slatkin， 
1985)。 盾 叶 茎 共生 长 在 林 下 、 溪 边 及 石 颖 中 ,植株 矮 小 ， 其 花粉 和 种 子 传播 的 距离 很 有 限 。 加 之 昌 化 江河 
[qv] 谷 的 隔离 作用 ， 不同 地 理 种 群发 生 基 因 流 的 可 能 性 较 小 。 本 研究 估计 盾 叶 芭 苔 的 基因 流 Nm = 0.04, xt/NT 
S 1， 显 示 种 群 间 基因 交流 很 有 限 ， 这 与 盾 叶 营 苔 种 群 存 在 强烈 遗传 分 化 的 结果 一 致 。Structure 分 析 确 定 了 6 
种 遗传 成 分 ， 其 中 4 种 (1、 工 、] 开 I、 人 V) 分 布 在 昌 化 江 以 北 ， 成 分 V 和 VWI 分 布 在 昌 化 江 的 西南 与 东南 ， 同 
侧 种 群 因 山谷 与 昌 化 江 支 流 的 隔离 作用 而 进一步 分 化 为 不 同 的 遗传 成 分 , 单 倍 型 网 络 和 种 群 聚 类 分 析 揭 示 ， 
分 布 在 昌 化 江东 南 的 盾 叶 茎 苔 与 其 余 种 群 有 较 大 的 遗传 分 化 (图 2, 图 41)。 昌 化 江河 谷 阻 断 了 东南 种 群 与 北 
部 种 群 的 基因 交流 ， 而 五 指 山 与 仙 安 石林 间 的 山谷 导致 东南 与 西南 两 地 种 群 隔 离 ， 形 成 昌 化 江 以 北 、 东 南 
和 西南 三 地 彼此 隔离 的 地 理 格局 (图 1). JE EE TI 6 种 遗传 成 分 的 地 理 分 布 ， 以 及 地 理 种 群 的 聚 类 关系 与 海 
南 岛 中 南部 山地 的 隔离 样式 大 致 吻合 ， 进 一 步 证 实 海南 岛 昌 化 江河 谷 造成 的 地 理 隔 离 是 导致 慎 叶 童 苦 遗传 
分 化 的 重要 原因 。 邢 嫌 娜 等 (2018) 利 用 ITS 序列 变异 研究 海南 特有 种 毛 花 马 铃 昔 苦 Oreocharis dasyantha 
Chun 遗传 变异 的 水 平 与 地 理 分 布 , 结果 发 现 毛 花 马 铃 蔚 苔 在 昌 化 江河 谷 两 侧 有 较 明 显 的 分 化 ,推测 隔离 是 
河谷 两 侧 种 群 遗 传 趋 异 的 主要 原因 。 昔 苔 苔 科 植 物 受 到 地 理 隔离 的 影响 容易 发 生 明 显 的 遗传 分 化 。 比 如 报 
FE gjat HRA H HEA Primulina eburnean (Hance) Yin Z.Wang 生长 在 中 国 西南 部 的 石灰 岩 地 区 ， 有 和 东 
西 两 个 主要 分 布 区 ， 间 隔 距 离 大 约 200 公里 。Gao et al. (2015) 发 现 西部 与 东部 的 牛 耳 条 种 群 存在 明显 分 化 
(Fsr = 0.665)， 认 为 地 理 隔离 是 导致 东西 两 地 种 群 出 现 遗 传 分 化 的 重要 因素 。 综 上 ， 本 研究 揭示 盾 叶 蔚 苔 遗 
传 变异 的 地 理 分 布 与 海南 山地 的 隔离 样式 基本 一 致 ， 表 明 地 理 隔离 是 促使 盾 叶 芭 蔡 遗传 分 化 格局 形成 的 重 
要 因素 。 
3.2 盾 叶 营 苔 的 遗传 多 样 性 
一 般 认 为 特有 种 、 狭 域 种 或 濒危 种 的 遗传 多 样 性 较 低 (Ellstrand & Elam, 1993; Hamrick & Godt, 1996), 
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但 也 有 研究 显示 这 些 物种 仍 能 维持 较 高 水 平 的 遗传 变异 。 这 可 能 是 由 于 种 群 间 发 生 了 剧烈 遗传 分 化 ， 虽 然 
单个 种 群 的 多 样 性 不 高 , 但 整个 物种 却 具有 较 高 水 平 的 遗传 变异 (Dixo et al., 2009)。 例如 青藏 高 原 濒危 植物 
唐 古 特 大 黄 Rheum tanguticum Maxim. ex Balf. 的 种 群 稀少 , 但 总 遗传 多 样 性 较 高 (HT = 0.632) ( 王 爱 兰 和 李 维 
卫 , 2017)。 唐 古 特大 黄 经 历 了 漫长 的 种 群 分 化 ， 不 同 地 理 种 群 的 遗传 分 歧 很 大 ， 导 致 物种 水 平 的 遗传 多 样 
性 较 高 。 同 时 唐 古 特 大 黄 异 交 的 繁育 系统 也 使 得 遗传 变异 能 长 期 维持 在 种 群 中 。 使 用 ITS 序列 我 们 估计 盾 
叶 营 苔 物种 水 平 的 遗传 多 样 性 (Hr = 0.998, x = 0.0235) 远 高 于 单个 种 群 的 变异 (种 群 内 平均 遗传 变异 Hs = 
0.624, 1 = 0-0.0046)( 表 1)。 海 南 岛 中 南部 山地 被 昌 化 江河 谷 及 山谷 分 割 ， 导 致 盾 叶 苔 苔 种 群 显著 分 化 ， 
在 物种 水 平 具 有 较 丰 富 的 遗传 变异 。Song & Thomas (2007) 研 究 多 年 生 草 本 植物 Boechera fecunda 发 现 ， 该 
种 遗传 结构 受 地 理 隔 离 影 响 ， 基 因 流 被 阻 断 ， 种 群 显著 分 化 (Fsr = 0.57)， 导 致 物种 整体 维持 较 高 水 平 的 遗 
传 变异 (Hr = 0.46)。 与 盾 叶 蕊 茹 地 理 分 布 和 繁育 系统 类 似 的 Elymus glaucus， 岛 屿 特有 多 年 生 草 本 植物 
Lithophragma maximum， 以 及 海南 岛 特有 植物 毛 花 马 铃 蔡 蔡 ， 均 因 地 理 隔离 引起 种 群 强烈 分 化 ， 使 得 物种 
的 遗传 多 态 性 水 平 较 高 (Furches et al., 2008; Hufford et al., 2013; 邢 娴 娜 等 , 2018). 物种 维持 高 水 平 遗传 变异 
的 另 一 原因 是 祖先 多 态 性 没有 发 生 显著 丧失 (Frankham & Briscoe, 2005). € E E PHR E E $ (Primulina 
tabacum Hance) 是 我 国 华南 石灰 岩 地 区 的 特有 种 ， 仅 分 布 在 湖南 和 广东 交界 的 狭 窗 地区， 但 物种 水 平 的 遗 
传 多 样 性 较 高 (PPB=85.6%，He=0.339，/ 三 0.495)(Ni et al., 2006). Ni et al. (2006) 认 为 报 春 曹 苦 在 冰期 通过 避 
难 所 保留 了 大 部 分 祖先 多 态 性 ， 因 此 该 种 目前 的 遗传 变异 仍然 比较 丰富 。 由 于 盾 叶 蔚 芭 分布 在 低 纬度 热带 
地 区 ， 第 四 纪 冰 期 的 扰动 对 其 影响 其 微 ， 故 遗传 变异 能 够 稳定 的 维持 在 种 群 中 ( 颜 家 安 , 2006; 陈 冬 梅 等 ， 
2011)。| 因 此 盾 叶 营 苔 种 群 间 遗传 分 化 和 祖先 多 态 性 维持 可 能 是 其 物种 水 平 具 有 较 高 遗传 多 样 性 的 主要 原 
因 。 
3.3 盾 叶 营 营 的 保护 措施 

岛屿 特有 种 一 般 种 群 规模 小 ， 生 境 脆弱 ， 且 分 布 范围 狭窄 ， 比 大 陆 种 群 或 物种 更 易 濒 危 或 灭绝 (Ortega 
et al., 2000)。 盾 叶 曹 营 为 海南 特有 种 ， 对 生境 要 求 严格 ， 只 生长 在 湿润 岩 壁 上 或 石壁 夹 终 中 ， 目 前 因 生 境 
退化 种 群 持续 缩减 ( 韦 角 刚 , 2010)。 本 研究 揭示 盾 叶 曹 苦 67% 的 遗传 变异 存在 于 地 区 间 ， 因 此 需要 尽 可 能 多 
的 保护 不 同 地 理 种 群 ， 以 维持 盾 叶 蔚 苔 物种 水 平 的 遗传 多 样 性 。11 个 种 群 中 ，NG(r = 0.0000, Ha = 0.0000) 
Æ ITS 序列 上 无 变异 ，YG (x = 0.0006, Ha = 0.3810) 的 变异 水 平 很 低 ， 应 作为 重点 种 群 优先 保护 ， 同 时 引入 
不 同 基因 型 个 体 以 增加 NG 与 YG 的 遗传 变异 。 考 虑 到 盾 叶 营 营 具有 6 种 遗传 成 分 ， 因 此 每 种 成 分 都 应 予 
以 保护 ， 并 且 昌 化 江 以 北 的 YG (D. JX (QD 与 LM (IV) 各 自 具 有 独特 遗传 成 分 ， 且 只 存在 于 单个 种 群 ， 因 此 
这 些 种 群 也 应 优先 保护 。 
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